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ABSTRACT
Hanwoo is Korean native beef cattle which contains high-marbled meat. To maintain genetic diversity and preserve the breed of 
Hanwoo, the Hanwoo research institute of the National Institute of Animal Science (NIAS) has been conducting research on the 
formation of Selection line (SI) using their own sires and 300 cows for 15 years. As a results, principal component analysis (PCA) of 
the group using Korean proven bull semen and the SI group showed genetic differences explained by 1.39% and 1.23% variance, 
although complete differentiation was not achieved. However, due to differences in group size and selection intensity, the genetic 
improvement rate was somewhat lower. By understanding the characteristics of this herd and continuing related research to form a 
group with differentiated breeding objectives, it is expected that in the future, the creation of specialized herd with genetic diversity 
will contributed to the preservation of the Hanwoo breed.
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INTRODUCTION
우수한 육질로 알려져 있는 한우는 우리나라 고유의 육우 품종이다. 1950년대 농경 사회에서의 한우는 주로 역용 종으로 길러졌으

나, 1960년대 이후 육용으로 사육 목적이 전환되기 시작했다 (Kim et al., 2014). 이로 인해 한우의 능력 개량도 가속화 되기 시작하였다. 

1970년대부터 한우 개량 단지가 설립되면서 유전 능력 개량을 위한 본격적인 선발이 이루어지기 시작했으며, 1980년대 이후부터는 표
현형 및 후대 검정을 통해 한우의 품질을 위한 검정도 이루어졌다. 한우 최초의 육종 프로그램은 1979년 시작되었으나, 효율성과 체계
성 등의 문제로 1999년부터는 현재의 프로그램으로 개편되어 지속적으로 개량되고 있다 (Park et al., 2013).

일반적으로 가축의 유전적 개량량을 높이기 위해서 아래의 Breeders’ 수식 (Lush, 1937)을 이용할 수 있다.

여기서 R은 유전적 개량량, i는 선발 강도, σA는 유전 표준 편차, rIA는 선발의 정확도, L은 세대 간격을 나타낸다. m과 f는 각각 수컷, 암
컷의 성별을 의미한다. 수식에 따르면, 유전적 개량량은 선발 강도와 정확도가 높고, 형질의 유전적 표준 편차가 클수록, 세대 간격이 

작을수록 증가한다. 또한 성별에 따라 개량 효과가 달라질 수 있다. 일반적으로 수컷을 선발하는 것이 암컷을 선발할 때보다 더 빠른 개
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량의 효과를 볼 수 있는데, 이는 선발 강도가 높고 더 많은 자손을 검정함으로써 선발의 정확도 역시도 높아질 수 있기 때문이다.

한우 역시 최초의 육종프로그램은 씨수소 선발 중심으로 이루어졌다(Kim et al., 2017). 이 프로그램은 6개월령 수송아지 900두를 

사육하여 12개월령에 66두를 선발하는 당대 검정과, 이 66두의 후대 성적을 기반으로 최종 30두를 선발하는 후대 검정을 포함한 두
가지 단계로 이루어져 있다. 당대 검정은 12개월령 체중 및 근내 지방도에 대한 육종가와 선형 심사를 통해 이루어진다. 후대 검정
의 경우 66두에 대한 채정을 진행하고 각 개체마다 8-10두의 후대를 생산하여 시작된다. 생산된 수송아지는 24개월까지 비육되며, 

후대의 도체 성적을 기반으로 매년 최종 30두의 보증 씨수소가 선발된다. 보증씨수소 선발 시에는 도체중, 등심단면적, 등지방두께 

그리고 근내 지방도의 네 가지 도체 형질의 육종가와 선형 심사 결과, 결격 사유 등을 고려한다(Kim et al., 2017). 이러한 개량 과정을 

통해 한우 씨수소 집단은 도체중 0.35kg, 등심단면적 0.27cm2, 등지방두께 -0.01 mm, 그리고 근내지방도는 -0.037라는 연간 유전적 개
량 효과를 얻을 수 있었고, 실제 표현형 역시도 같이 개선된 것을 확인할 수 있다 (Park et al., 2013). 2010년대 후반부터는 씨수소뿐만 

아니라 암소에 대한 개량 노력도 이루어지고 있다. 우수 능력의 암소를 보유한 농가를 선정하여 우량 씨암소를 선발하고, 당대 검정
우 생산에 활용하며, 개체를 검정하고 유전체 자료를 확보해서 참조 집단을 만드는 등의 사업을 진행하고 있다.

이처럼 한우는 자체 육종 프로그램을 통해 육질과 육량을 모두 고려하는 지수를 기반으로 개량되고 있다. 하지만 생산성을 위한 

품종의 개량도 중요하지만, 유전적 다양성 확보, 적정 수준 이상의 유효 집단 크기를 유지하는 등의 종의 보존을 위해 고려해야 할 

중요한 항목들이 많다. 한우의 경우 단일 품종으로 국내에서만 사육이 가능하기 때문에, 국내에 보유한 집단이 한우 종 전체를 대
표한다. 한우는 고급육 개념의 우수한 육질로 알려져 있고, 사양관리 및 개량 목표 또한 근내 지방 위주로 체계화되어 있다. 그래서 

농가들은 생산성을 위해 우수한 정액을 선호하는 경향이 강하고, 이는 집단의 유전적 개량량을 높이는 동시에 근친도를 높일 수 있
는 위험을 안고 있다 (Daetwyler et al., 2007). 근친도의 증가는 유우와 육우 모두에서 번식 능력 및 생산성의 저하 (Carolino and Gama, 

2008; Charlesworth and Willis, 2009; Pereira et al., 2016; Doekes et al., 2019) 를 일으킬 뿐만 아니라 동형 접합체의 빈도를 높임으로써 

집단의 유전적 다양성도 저하시킬 수 있다 (Charlesworth, 2003; Boakes et al., 2007).

이에 따라 경제적 가치가 있는 개량에 적용 가능한 형질, 부분육 (Lee et al., 2013; Lee et al., 2016), 번식 형질 (Lopez et al., 2019; Kim 

et al., 2022) 등에 대한 유전 특성 분석 등 연구가 계속되고 있지만, 실제 선발에 적용하기에는 추가적인 연구가 필요하다.

이에 따라 국립축산과학원 한우연구소에서는 한우 축군의 근교도 향상 및 유전적 다양성 저하 방지를 위해 보증씨수소를 활용하
지 않고 자체 지수로 선발된 씨수소를 이용한 자체 축군 조성 연구를 수행하였다.

MATERIALS AND METHODS
국립축산과학원 한우연구소는 2009년부터 기관 고유 과제로써 한우의 계통을 조성하기 시작했다. 최초의 이 축군은 (이하 계통

축, Selection Line;SI) 앞서 설명한 바와 같이 한우 산업이 가진 문제에 대응하기 위해 암소에 대한 유전적 분화 집단, 유전자 지문 개
발을 위한 집단을 구성하기 위해 시작되었다. 또한 현재 한우 씨수소 집단의 긴 세대 간격과 암소의 체계적인 선발 집단의 부재, 개
량을 가속화 할 수 있는 유전자 정보 활용이나 초음파 기술 등의 한계를 보완하고자 하였다.

계통축군은 성장형 또는 육질형 집단을 조성하는 것을 목표로 가졌으며, 2009년부터 2018년까지 총 10년동안 계통 별 150두씩 

300두를 조성하였다. 2018년 이후부터는 가임 암소 기준 300두 규모의 축군을 유지해오고 있다. 계통축군의 종축 선발을 위한 선발 

강도로는 암소의 60%를 선발하였고, 수소는 매년 3-5두로 10% 선발하여 폐쇄 집단 육종을 시작하고자 하였다. 씨수소의 선발은 계
통 별 각 3두씩을 하였으며, 1차는 이유시, 2차는 12개월령에 선발되었다. 암소는 육종가를 기준으로 성장 및 육질형으로 구분하였
고, 각 계통에 맞는 씨수소를 선별하여 교배하였다. 최초 육종가는 혈통을 기반으로 한 Best Linear Unbiased Prediction (BLUP) 기법
을 이용하였지만, 2012년 이후부터는 유전체 자료를 활용한 Genomic BLUP (GBLUP)을 이용하여 추정하기 시작했다. 선발 형질로
는 도체중 (Carcass weight, CWT), 등심단면적 (Eye muscle area, EMA), 등지방 두께 (Back fat thickness, BFT), 근내 지방도 (Marbling 

score, MS)의 네 가지 형질을 이용하였다. 선발 지수는 2012년까지 육질형은 ʻ6×MS + 1×EMA –1×BF’, 성장형은 ’3×EMA + 3×
MS + 1×CWT + (–1)×BF’이었으나, 5년차인 2013년부터는 육질형에서 등지방 두께를 제외한 ’6×MS + 1×EMA’의 선발 지수를 
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이용하여 계통을 구분하여 조성을 진행해왔다. 계통 구분은 선발 지수 결과로 순위를 산출하여 더 높은 순위에 해당하는 계통을 개
체의 계통으로 분류하였다.

주성분 분석 (Principal Component Analysis; PCA)
계통 조성 시작 15년째인 2023년까지의 자료를 기반으로 보증씨수소 활용 집단과의 유전적 조성의 차이 확인을 위해 주성분 

분석을 수행하였다. 분석에는 농가 보증씨수소 활용 암소 (Commercial female; C_F) 361두, 농가 보증씨수소 활용 수소 및 거세우 

(Commercial male; C_M) 5,839두, 한우연구소 보유 보증씨수소 후대 (Base) 373두, 계통축 (SI) 683두를 포함한 총 7,256두의 50K bead 

chip 자료를 사용하였다. 주성분 분석은 GCTA(Yang et al. 2011) 프로그램을 사용하여 수행하였으며, 시각화는 R 패키지인 ʻggplot2’ 
(Wickham, 2016)을 이용하여 작성하였다.

능력 검정
후대의 표현형 검정을 위해 2014년부터 2017년까지 현대 서산 농장과 MOU 체결 후 서산 농장 암소 축군 활용하여 후대 검정을 

실시하였다. 이 중 거세우이면서 도축 시기가 28-30개월령인 계통축 씨수소 후대 검정우 60두와 보증씨수소 후대 검정우 62두의 도
체 형질에 대한 차이를 분석하기 위해 t-검정을 수행하였다. 또한 육질 및 육량 등급의 비율을 시각화 하기 위해 R 프로그램 사용하
여 파이 차트를 작성하였다.

유전적 개량량 시뮬레이션
한우 씨수소 선발 집단과 계통축군과의 유전적 개량량 차이의 원인을 분석하기 위해서 집단의 크기 차이에 따른 유전적 개량량

을 Excel 2016을 이용한 결정론적 시뮬레이션을 통해 비교해 보았다. 결정론적 시뮬레이션은 미리 정의된 모델에 따라 결과값을 예
측하는 방식으로 동일한 조건 값을 사용했을 때 항상 동일한 결과값을 나타낸다. 임의성이나 불확실성을 배제하여 명확한 결과 값
을 알 수 있으며, 시간이 적게 소요되는 장점이 있어 본 연구에 이용하였다. 시뮬레이션을 위한 시나리오는 총 4가지로, 현재 보증씨
수소를 선발하는 집단의 크기와 유사한 크기의 집단 (Large population)에서의 유전체 자료 유(Scenario1) 무(Scenario2), 계통축 집단
에서의 유전체 자료 유(Scenario3), 무(Scenario4)였다 (Table1).

Table 1. Scenarios for deterministic simulation.
Scenario1 Scenario2 Scenario3 Scenario4

Large population O O X X
Selection line population X X O O
Genotype O X O X

육종 목표는 주요 경제 형질인 4가지 도체 형질에 대한 유전적 개량량을 최대화 하는 것으로 설정 하였다. 4가지 도체 형질로는 도
체중, 등지방두께, 등심단면적, 근내 지방도를 사용하였고, 현재 보증씨수소를 선발하는 지수식인 ’1:(-1):1:6’로 경제적 가중치를 두
었다. 암소 및 선발 씨수소 두수 이외의 시뮬레이션에 필요한 수태율 (90%), 폐사율 (5%) 등 기타 사항들은 모두 동일하게 설정하였고, 

시뮬레이션에 이용한 형질의 유전 및 표현형 정보는 선행 연구들의 평균으로 수행하였다 (Table 2).
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Table 2. Heritability, phenotypic mean and genetic and phenotypic correlations among traits.
Traits Values References

Heritability CWT1 0.3 Roh et al., 2004; Choi et al., 2006; Moon et al., 2007; Hwang et 
al., 2008; Park et al., 2013; Choi et al., 2015; Do et al., 2016; Lee 
& Lee 2016; Srivastava et al., 2019; Lopez et al., 2020; Mehrban 
et al., 2020; Park et al., 2020; Mehrban et al., 2021; Kim et al., 

2022

BFT2 0.34
EMA3 0.33
MS4 0.45

Phenotypic mean CWT 372.19 Choi et al., 2006; Hwang et al., 2008; Choi et al., 2015; Do et al., 
2016; Srivastava et al., 2019; Lopez et al., 2020; Mehrban et al., 
2020; Park et al., 2020; Mehrban et al., 2021; Kim et al., 2022

BFT 10.56
EMA 83.64
MS 4.13

Genetic correlation CWT-BFT 0.19 Park & Park, 2002; Roh et al., 2004; Choi et al., 2006; Moon 
et al., 2007; Hwang et al., 2008; Park et al., 2013; Choi et al., 

2015; Do et al., 2016; Srivastava et al., 2019; Lopez et al., 2020; 
Mehrban et al., 2020; Park et al., 2020; Mehrban et al., 2021

CWT-EMA 0.58
CWT-MS 0.22
BFT-EMA -0.11
BFT-MS 0.07
EMA-MS 0.27

Phenotypic correlation CWT-BFT 0.32 Roh et al., 2004; Moon et al., 2007; Hwang et al., 2008; Lee 
et el., 2011; Choi et al., 2015; Do et al., 2016; Srivastava et al., 

2019; Lopez et al., 2020; Mehrban et al., 2020; Park et al., 2020; 
Mehrban et al., 2021

CWT-EMA 0.56
CWT-MS 0.14
BFT-EMA 0.06
BFT-MS 0.15
EMA-MS 0.21

1CWT: Carcass weight; 2BFT: Back fat thickness; 3EMA: Eye muscle area; 4MS: Marbling score

보증씨수소 집단(Large population)을 위한 시뮬레이션에는 핵심 축군으로 1,200두의 암소를 사용한다고 가정하였으며, 매해 선발
되는 30두의 씨수소로를 사용한다고 기준을 설정 하였다. 반면, 계통축의 경우 300두의 암소 집단에서 매해 10두의 씨수소를 선발
하여 사용한다고 가정하였다. 유전 능력 추정을 위해서 유전체 자료의 유무에 따라 Best Linear Unbiased Prediction (BLUP) 방법을 이
용하였으며, 도체 형질의 경우 본인의 정보를 얻기 불가능 하기 때문에 4세 이전에는 선조들과 반형매의 정보가 있다고 가정하였고, 

4세부터는 24개월령에 도축된 자손의 도체 정보가 있는 것으로 가정 하였다. 유전체 자료의 정확도는 전체 형질에 대해 0.4로 가정
하였으며, 분석은 다형질분석모델을 활용하여 유전적 개량량을 예측하였다.

RESULTS AND DISCUSSION
국립축산과학원 한우연구소는 2009년 이후부터 자체 씨수소를 선발 및 활용하여 가임 암소 300두 규모의 축군을 조성하였다. 이 

축군의 조성 목적인 보증씨수소 활용 집단과의 유전적 조성 차이를 확인하기 위해 보증씨수소를 활용한 집단과의 주성분분석을 실
시한 결과, 계통 축군의 분지(SI, 보라색)가 보증씨수소를 이용한 다른 집단에 비해 멀어져 있는 것으로 확인되었으며, PC1과 PC2은 

각각 1.39%, 1.23%의 분산을 설명하고 있음을 확인하였다 (Fig 1).
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계통 축군의 능력 검정을 위해 후대가 거세우이면서 도축 시기가 28-30개월령인 2014-2015년생 계통축 씨수소 후대 검정우 60두
와 보증씨수소 후대 검정우 62두의 도체 형질을 비교해본 결과 (Table 3), 모든 형질에서 두 집단 간의 유의적인 차이는 없는 것으로 

나타났다. 다만 수치상으로 보았을 때 다른 형질에서는 보증씨수소 후대 검정우에서 더 높게 나타났지만 근내지방도의 평균이 계
통축 검정우에서 조금 더 높게 나타나는 것을 확인 할 수 있었다.

Figure 1. Principal component analysis (PCA) plot for Selection line and commercial farms.

Table 3. Statistics of progeny’s economic traits for Selection line and Korean proven bull.
Selection line Korean proven bull p-value

n mean SD8 min max n mean SD min max
BFT (mm)1 60 15.57 3.81 8 23 62 15.00 4.58 6 30 0.459
EMA(cm2) 2 60 89.05 7.44 70 103 62 89.60 11.30 66 124 0.752
CWT(kg) 3 60 421.80 35.48 353 524 62 428.70 43.48 267 517 0.333
MS (score) 4 60 6.38 1.46 2 9 62 6.18 1.44 2 9 0.435
MC (score) 5 60 4.80 0.55 2 6 62 4.90 0.30 4 5 0.200
FC(score) 6 60 3.00 0.18 2 4 62 3.02 0.22 2 4 0.662
Texture (score) 60 1.03 0.18 1 2 62 1.03 0.18 1 2 0.974
Maturity (score) 60 2.10 0.30 2 3 62 2.15 0.36 2 3 0.451
Age (months) 60 29.74 0.60 28.11 30.58 62 29.56 0.76 28.11 30.54 0.127
BW (kg)7 60 714.80 60.14 598.3 888.1 62 726.70 73.69 452.5 876.3 0.333
1BFT: Back fat thickness; 2EMA: Eye muscle area; 3CWT: Carcass Weight; 4MS: Marbling score; 5MC: Meat color; 6FC: Fat color; 
7BW: Body weight; 8SD: Standard deviation

Ta동일 그룹 간의 도체 성적을 비교해본 결과 (Fig 2), 육량은 계통축 씨수소 후대에서 C등급 출현율이 약 6.4%p 더 높게 나타났지
만 육질은 1++등급이 계통축 후대에서 7.3%p 더 높게 나타나는 것을 확인 하였다.
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한우연구소 계통축은 15년 이상의 기간을 거쳐 자체 유전자원을 활용한 선발을 통해 조성되어왔으며, PCA 분석 결과 보증씨수소
와는 유전적으로 다른 집단을 조성해 나가는 것을 확인할 수 있었다. 능력 검정 결과, 유의적인 차이는 확인 할 수 없었지만, 계통축
군이 성장 관련 형질보다는 육질 관련 형질이 우수할 수 있음을 확인할 수 있었다. 하지만 이 수준은 과제 계획 시 기대했던 개량 효
과를 나타내지는 못한 것으로 보여졌다.

한우 씨수소 선발 집단과 계통축군과의 유전적 개량량 차이의 원인을 분석하기 위해서 집단의 크기 차이에 따른 유전적 개량량
을 비교해본 결과, 선발 지수에 대한 국가단위 씨수소 집단의 유전적 개량량은 유전체 정보가 없을 때 6.14, 유전체 정보가 있을 때
는 11.83으로나타났지만, 계통축의 경우 5.64과 11.12로 보증씨수소 활용 집단에 비해 낮은 결과를 보였다. 이는 매년 6% 정도 수준
의 차이가 발생할 수 있음을 의미하기 때문에 해마다 집단 간 유전 능력의 차이는 더 벌어질 것으로 예상된다. 이 외에도 선발 강도, 

유전적 표준 편차 등 여러가지의 이론적 차이로 인해 유사한 선발 지수를 가진다면 계통 축군이 보증씨수소 활용 집단보다 더 나은 

유전 및 표현형 능력을 가지기에는 한계가 있을 것으로 판단된다.

결과적으로 계통축군은 종 보존을 위한 유전적 다양성 확보의 목표는 이루어지고 있지만, 축군의 능력은 보증씨수소 활용 집단
에 비해 우수하지 않은 것으로 확인 되었다. 이를 보완하기 위해 차별화된 육종 목표 설정을 통한 축군의 특성화 등 축군의 가치를 

높이기 위한 지속적인 노력이 필요할 것으로 사료된다.

CONCLUSION
한우의 유전적 다양성 유지 및 종의 보존을 위해 국립축산과학원 한우연구소에서는 자체 씨소를 활용한 축군 조성 연구를 15년 

간 수행해 왔다. 한우 보증씨수소 정액을 활용한 집단과 자체 씨수소 활용 집단의 주성분 분석 결과, 완벽한 분지를 형성하지는 않
았지만 보증씨수소 집단과의 유전적 차이가 나타나는 것을 확인하였다. 그러나 시뮬레이션 결과, 집단의 크기, 선발 강도 등의 차이
로 보증씨수소 집단에 비해 계통축의 유전적 개량량은 다소 낮은 것으로 보여졌다. 이 축군과 관련한 추가 연구를 통해 차별화 된 

육종 목표 설정 등의 노력으로 집단의 능력을 개선한다면, 향후 유전적 다양성을 보유한 특성화 축군 조성으로 한우 종 보존에 기여
를 할 수 있을 것으로 기대한다.

Figure 2. Pie charts of meat grade in Selection line (A) and Korean proven bull (B).
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